














are  discussed.  Although  the number of  genomes  in  Genomic  databases are  increasing day by day, 















































overwhelming generalized  infection etc   [3].  From Aspergillus niger  CBS 513.88.  which  is  a ancestor 
species of aspergillus niger, with help of complete genome data various biochemical pathways important 
for the survival of manifold  infectious can be targeted for drug development. Genome annotation is a 
process  to determine  the genes, protein coding genes, and other biological   features  from a genome 
sequence [4][5]. Eukaryotic genes can be predicted by using various algorithms such as ab – initio 
method, homology-based, EST-based etc [6]. Algorithms like HmmGene, Genscan 
and  Fgenesh  use  Markov  chain  probabilities  by  similarity  searching  from 
experimental data of predicted genes or existing genes [7]. Here we predicted the 
protein  coding  genes  of  aspergillus  by  using  various  computational  software 
providers of FgenesH Algorithm. Functional  domains for individual protein coding 

















































The  annotation  process  often   includes  a   lot  of  meticulous   inspection  done  by   researchers,  detailed 
biological knowledge is very valuable for this work. To analyse the vast amount of  genome annotation 
data available today, a visual representation of genomic features   in a given sequence range is required. 
Current study focus on Genome annotation of  Aspergillus Niger  CBS 513.88.  Aspergillus Niger CBS 
513.88. complete sequence has been retrieved from Genbank[11], the public data repository. The length 




The  most   important  difference  between  FgenesH  and  other   gene   finders   is   the  use   of   a   statistical 
significant measure. FgenesH takes a genome sequence as input and gives a list of statistically significant 
genes   as   output.   In   comparison   with   the   above  mentioned   gene   finders   and   other   gene   finding 
algorithms, FgenesH is generally better at predicting the exact gene starts  and has a very good combined 
sensitivity/specificity performance  for both AT­rich and GC­rich bacterial  genomes. 568 protein coding 
genes have  been obtained   from  Aspergillus  Niger  CBS 513.88..  For  each  and  every  genes exons, 
functional domains, signal peptides has been detected by various in silico applications.  Homogeneous 
resource of genes, its operons, strands type, gene starting ending positions, functional domains, signal 
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Fig a2: predicted features has added and made as a .GB file with Artemis
Fig a3: Feature visualization of .GB file in Artemis
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